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宏基因组揭示西藏市政污水中微生物的塑料降解功能潜力
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福建 厦门361021;3.中国科学院大学,北京100049)

摘要:[目的]塑料污染已成为全球性环境挑战,而高原地区微生物对塑料的生物降解潜力及关键功能基因尚不明晰.
本研究旨在挖掘高原地区市政污水中微生物塑料降解功能潜力,解析微生物在塑料降解过程中涉及的关键基因及其潜

在宿主.[方法]运用宏基因组学技术深入分析了西藏地区15个市政污水厂进水中微生物的塑料降解基因,及其与理化

指标、微生物群落结构的相互关系,探讨了影响污水厂进水微生物塑料降解基因分布格局的关键因素.[结果]研究区污

水中共检测到15类塑料降解基因,其中人工合成杂链塑料降解基因的多样性最高.冗余分析表明,K+和SO42-是影响

人工合成塑料降解基因分布的关键环境因子.分类分析表明,条件致病菌如假单胞菌属(Pseudomonas)、不动杆菌属

(Acinetobacter)是大部分塑料降解基因的宿主,它们多携带人工合成同链塑料降解基因.[结论]本研究揭示了高原市政

污水系统中微生物塑料降解基因的分布格局及其关键驱动因子,发现病原菌可能倾向于携带人工合成同链塑料降解基

因,可为深入挖掘高原地区微生物塑料降解遗传资源提供基础参数和科学依据.
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Abstract:[Objective]PlasticpollutionhasemergedasoneofthemostpressingenvironmentalcrisesoftheAnthropocene,with
about391milliontonsproducedannually.Thisstudyaimstoexplorethepotentialofmicrobialplasticdegradationinmunicipal
sewageinhigh-elevationareas,andtoanalyzethekeygenesandpotentialhostsinvolvedintheplasticdegradingprocessby
microorganisms.[Methods]Thisstudyintegratedcutting-edge metagenomicsequencing with multivariateenvironmental
characterization,encompassing16physicochemicalparameterssuchasioniccomposition(K+,SO42-,Cl-),nutrientlevels(total
nitrogen).MetagenomiclibrarieswereconstructedusingtheIlluminaNovaSeqplatformtogeneratehigh-coveragedatasets,thereby
facilitatingtherobustdetectionoflow-abundancegeneticelements.Acustomizedbioinformaticspipelinewasdevelopedtoannotate
plasticdegradinggenes,leveragingthe Plastic Biodegradation Databaseforfunctionalpathwayreconstruction.[Results]

Comprehensiveanalysisof21influentsamplesfromsewagetreatmentplantsacrossXizangidentifiedadiverserepertoireofplastic
degradationgenes,spanning5majorcategoriesand13subclasses.Whileregionaldifferencesingenecompositionwereminimal,
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centralregionsexhibitedhighertotalgeneabundance,withBomiCountyintheeastshowingthehighestrelativeabundance.
Degradationgenestargetingpolyhydroxyalkanoates(PHA)andsynthetichomochainplasticsdominated,displayingdistinctspatial
patterns:westernsitesspecializedinPHAdegradation,whilecentralandeasternregionsdemonstrateddualdominanceofPHAand
syntheticplasticdegradinggenes.Notably,ZY1andZY2containedahigherabundanceofnaturalplasticdegradationgenes.Statistical
analysisresultsshowedthatgeneabundancewasstableacrossmonthsandnotsignificantlycorrelatedwithgeographicalparameters.
Procrustesanalysisshowedweakcorrelationbetweenplasticdegradationgenesandbacterialcommunities.Variancepartitioning
analysisidentifiedsewagephysicochemicalparameters[K+,dissolvedoxygen(DO),totalnitrogen(TN),andtemperature]as
primarydrivers,explaining58.0% ofgenecompositionvariance.Socioeconomicindicesaccountedfor14.8%,highlighting
anthropogenicimpacts,whilebacterialcommunitiescontributedonly5.2%.ManteltestsconfirmedK+andSO42-assignificant
predictorsofsyntheticplasticdegradationgenes(P<0.05),withnoenvironmentalvariableslinkedtonaturalplasticdegradation
genes.Host-pathogenanalysisrevealedAcinetobacterjohnsoniiasthepredominantpathogenichost,exclusivelycarryingsynthetic
homochainplasticdegradationgenes.[Conclusion]Thisstudyrevealsarobustyetspatiallyhomogeneousmicrobialplastic
degradationpotentialinXizangsewagesystems,drivenprimarilybyphysicochemicalfactors(K+,SO42-)ratherthangeographicalor
biologicalparameters.ThedominanceofA.johnsoniiasapathogenichostforsyntheticplasticdegradationgenesraisesbiosafety
concerns,necessitatingstringentmonitoringinsewagetreatmentsystems.Thebiodegradationprocessofsynthetichomochainplastics
mayalsoposerisksofpathogentransmission.Thesefindingsprovideascientificfoundationfordevelopingtargetedstrategiesto
mitigateplasticpollutioninfragilehigh-altitudeecosystemswhileaddressingpotentialpathogentransmissionrisks.Futureresearch
shouldfocusonoptimizingbiodegradationpathwaysandmonitoringpathogen-plasticdegradationlinkagesintheseuniqueenvironments.
Keywords:microorganism;plasticdegradinggene;sewagetreatmentplant;metagenomics;Xizang

  近年来,人类工业化进程加速与塑料制品管理失

当导致全球性塑料污染问题日益严峻[1].统计数据显

示,全球塑料年产量已从1950年的500万t激增至

2021年的3.91亿t[2].然而,大多数废弃塑料积累在

垃圾填埋场或自然环境中,难以得到有效清除.这些

环境残留塑料通过光氧化、热降解及机械磨损等非生

物降解过程,逐步裂解为粒径1~5mm的微塑料颗

粒.目前微塑料污染已扩散至大气、海洋[3]、河流[4]、
湖泊[5]、土壤[6]等环境介质.微塑料也广泛存在于人

类食品[7]、饮料和产品包装[8]中,并通过食物链传递、
呼吸暴露及皮肤接触等途径侵入人体.流行病学研究

证实,微塑料可以穿过生物屏障进入细胞中,可能诱

发炎症[9]、氧化应激[10]、内分泌系统紊乱[11]以及肿瘤

病变[12]等问题,对人类健康构成重大威胁.
传统塑料因其高分子链的化学惰性,在自然环境中

可存续数百年.当前塑料降解途径主要包括非生物降解

与生物降解两类机制:非生物降解指的是塑料在光

照[13]、温度[14]、空气、水或机械力等环境因素的作用下

发生的物理或化学变化,通过键的断裂将塑料分解为低

聚物和单体;而塑料的生物降解被认为是更加环保的方

法,功能微生物会在塑料表面或内部产生塑料降解酶,
并将塑料最终分解转化为二氧化碳和水.已有研究表明

微生物菌群具有有效降解微塑料的潜力,但不同研究得

出的核心菌群存在差异.Kumar等[15]在印度垃圾渗滤

液中发现以变形菌门和拟杆菌门为主导的降解菌群.
Zhang等[16]通过扩增子测序分析发现,塑料降解菌群

的关键物种是变形菌门和放线菌门.在塑料的生物降

解过程中,塑料降解基因负责编码能够有效分解塑料

的解聚酶或水解酶.通过研究和识别这些塑料降解基

因,研究者们可以深入探究微生物群落如何协同作用

以实现微塑料的有效降解.近年来,宏基因组学研究

揭示了塑料降解的关键分子机制.有研究发现假单胞

菌(Pseudomonas)和红球菌(Rhodococcus)在混合塑

料降解过程中表达具有塑料降解功能的基因[17];还有

研究发现在中国华南地区降解天然塑料的核心塑料

降解基因是3HV脱氢酶[18].通过研究这些塑料降解

基因,人们可以更好地理解微生物对微塑料的降解机

制,深入挖掘微生物携带塑料降解遗传资源的潜力,
为应对塑料污染问题提供新的思路和解决方案.

青藏高原被誉为“世界屋脊”,其独特的高海拔地

理特征塑造了特殊的高原生态系统,在全球气候变化

调节和水文循环维系中发挥着关键作用.该区域的极

端环境条件对生物群落多样性及功能特性产生显著

影响,蕴藏着大量未开发的微生物遗传资源.污水中

存在大量塑料颗粒,包括洗涤衣物时释放的合成纤维

(主要是聚酯和尼龙)以及洗面奶、牙膏和化妆品中添

加的微珠[13].因此,污水处理厂已成为城市水环境中

微塑料的分布热区.已有研究发现,人类和无脊椎动

物肠道的微生物菌群可有效降解低密度聚乙烯、聚丙

烯、聚苯乙烯等塑料[3].而城市污水厂收纳了城市居

民排泄物,含有大量人类肠道菌.因此肠道菌群可能

在污水中与微塑料密切接触,进而降解塑料或进化出

塑料降解功能.值得注意的是,我国东部和西藏地区

的污水厂进水(污水)中微生物群落有着显著差别,说
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明西藏地区污水中可能含有较为独特的人类肠道和

污水菌群[19-20],暗示高原污水可能蕴含独特的塑料降

解功能菌群.然而,目前对青藏高原污水系统中微生

物塑料降解的功能潜力仍缺乏系统认知.
传统的微生物学方法和生态学研究往往难以全

面揭示微生物群落的功能和生态适应性;相比之下,
宏基因组技术则能够对整个微生物群落的基因组进

行分析,揭示未培养微生物的代谢途径,为微生物降

解塑料提供新的研究思路.因此,本研究以西藏地区

污水厂中的进水样品为研究对象,通过宏基因组分析

图1 西藏污水厂采样点分布

Fig.1 DistributionsofsamplingsitesofsewagetreatmentplantsinXizang

手段挖掘高原地区市政污水中微生物塑料降解基因,
同时解析塑料降解基因的主要宿主,从而揭示不同微

生物对塑料降解过程的适应性,以期为高海拔环境中

微生物介导的塑料降解机制提供新的见解,为开发高

效的微生物塑料降解技术提供科学依据.

1 材料与方法

1.1 采样区域和样品采集

以中国青藏高原(78°25'~99°06'E,26°50'~
36°53'N)的15个污水处理厂[20]为研究对象,于2023年

5月和7月共采集21份污水厂进水样品(图1).采样区

域涵盖了西藏人口最密集的区域,包括6个地级行政单

位(阿里地区、日喀则地区、拉萨地区、山南地区、林芝地

区和昌都地区).本研究将阿里地区的札达县(ZD)和噶

尔县(GR),日喀则地区的萨嘎县(SG)、拉孜县(LE)和
日喀则市(SGS)划分为西部地区;拉萨地区的拉萨市

(LS)和曲水县(CS),山南地区的扎囊县(DN)和贡嘎县

(GG),林芝地区的朗县(NS)划分为中部地区;林芝地

区的林芝市(NC)、鲁朗镇(LL)、波密县(PM)和察隅县

(ZY),昌都地区的昌都市(CO)划分为东部地区.样本名

称后的1和2分别代表采样时间为5月和7月.现场采

集300~500mL水样后使用0.22μm滤膜过滤,3次重

复.同时,使用0.45μm滤膜对50mL水样进行过滤,用
于后续的水质参数分析.所有采集的样品均保存在含有

冰袋的保温箱中,并立即运送至实验室进行后续分析.

1.2 水体理化性质分析

用WTWmulti3630多参数水质分析仪现场测定

污水厂进水样品的水质参数,包括温度、溶解氧

(dissolvedoxygen,DO)质量浓度、电导率(electrical
conductivity,EC)和pH.使用微板法测定总氮(total
nitrogen,TN)[21].利用DionexICS3000离子色谱仪测
定亚硝酸盐(NO2-)、硝酸盐(NO3-)、硫酸盐(SO42-)、
铵盐(NH4+)和磷酸盐(PO43-)、钠离子(Na+)、镁离子
(Mg2+)、钙离子(Ca2+)和钾离子(K+)的质量浓度.
1.3 DNA提取和宏基因组测序

使用FastDNA􀆿SPINKitforSoil(Qbiogene-MP
Biomedicals,Irvine,CA,USA)试剂盒提取样品基因组的

DNA.提取后的DNA样品送至上海美吉医药科技有限

公司进行宏基因组测序(IlluminaNovaSeq6000平台

双端测序),每个样本的测序数据约20Gb.宏基因组

的原始数据已上传至美国国家生物技术信息中心

(NationalCenterforBiotechnologyInformation,
NCBI)SRA数据库中,项目编号为PRJNA1077107.

1.4 生物信息学分析

原始宏基因组数据通过KneadData(v0.6.1)去除了

·045·
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低质量序列和人类宿主污染序列.质控后的序列由

MEGAHIT(v1.2.9)进行组装,选取长度大于500bp的

图2 21份西藏污水厂进水中塑料降解基因丰度(a)和基因组成主坐标分析(b),以及塑料降解基因和细菌群落的普氏分析(c)

Fig.2 Abundanceofplasticdegradinggenesin21sewagesinXizang(a),principalcoordinatesanalysisofgene
composition(b),andProcrustesanalysisofplasticdegradinggenesandbacterialcommunities(c)

重叠群(contigs)用于后续分析.使用Prodigal(v2.6.3)对
contigs进行基因预测,并筛选长度大于100bp的基

因.使用Diamond(http:∥www.diamondsearch.org/
index.php,v0.8.35)将非冗余基因集的氨基酸序列与

塑 料 生 物 降 解 数 据 库 (Plastic Biodegradation
Database,PlasticDB)进行比对,获得基因对应的塑料

降解功能注释信息,按照PlasticDB的分类,将塑料

降解 基 因分为6个大类:天然聚羟基脂肪酸酯

(polyhydroxyalkanoates,PHA)降解基因、多种天然

塑料协同降解基因、人工合成杂链塑料降解基因、人
工合成同链塑料降解基因、人工合成杂链和天然塑料

协同降解基因、人工合成同链和天然塑料协同降解基

因[22].使用基于BrayCurtis距离的主坐标分析进行

塑料降解基因组成差异的可视化.将基因丰度标准化

为 RPKM(readsperkilobasepermillionmapped
reads).使用Blastp(v2.9.0)对鉴定为塑料降解基因

的氨基酸序列进行同源性分析.

1.5 统计分析

利用ArcMap10.8软件绘制采样点分布地图,以
直观展示各采样点的分布.通过系统检索2020—2024
年各地国民经济和社会发展统计公报,采集人口密

度、地区生产总值及三次产业增加值等社会经济指

数.采用方差分解分析量化三类预测变量(水质参数、
社会经济指数、细菌群落)对塑料降解基因丰度的解

释率.使用方差分解分析量化不同水质参数、社会经

济指数和细菌群落(使用主坐标分析的PC值表示)对
塑料降解基因分布格局的影响.使用“phyloseq”
“vegan”“ggplot2”“linkET”软件包在R(v4.3.1)上
进行统计分析与图形可视化.

2 结果与分析

2.1 西藏污水中塑料降解基因的分布和组成

特征

  西藏不同地区(西部、中部、东部)污水厂进水中

微生物塑料降解基因的组成如图2所示,21份污水厂

·145·
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进水样品中共检测到隶属于5大类13个小类的塑料

降解基因.总体上中部地区污水厂进水中塑料降解基

因的总相对丰度较高,而地区内比较显示东部地区波

密县污水中塑料降解基因的相对丰度最高.在所有样

品中,天然PHA降解基因和人工合成同链塑料降解

基因的占比较高(西部地区以天然PHA降解基因为

主,而中部和东部地区由这两种基因共同主导).值得

注意的是,察隅污水厂进水(ZY1和ZY2)中多种天然

塑料协同降解基因的丰度较高[图2(a)].多元统计分

析显示,样本采集时间和地理参数对塑料降解基因的

分布无显著影响.主坐标分析结合置换多元方差检验

表明,细菌群落与塑料降解基因存在弱相关性(普氏

分析,M2=0.8197,P=0.054),说明塑料降解基因的

分布受菌群的影响较小[图2(b)和(c)].

*表示P<0.05,**表示P<0.01.

图3 量化水质参数、社会经济指数和细菌群落对塑料降解基因分布变化相对贡献的方差分解分析(a),
以及污水水质参数与不同类型塑料降解基因关系的Mantel检验分析(b)

Fig.3 Variancepartitioninganalysisforquantifyingtherelativecontributionofwaterqualityparameters,socioeconomicindex,and
bacterialcommunitiestothedistributionvariationsoftheplasticdegradinggenes(a),andManteltestanalysisofthe

correlationbetweeneffluentwaterqualityparametersanddifferenttypesofplasticdegradinggenes(b)

2.2 塑料降解基因的环境影响因素

表1展示了采集的污水厂进水样品的相关水质

参数.基于方差分解分析发现,水质参数、社会经济指

数和细菌群落对污水中塑料降解基因的分布具有不

同影响.分析结果如图3(a)所示:污水水质参数(包括

K+、DO、TN质量浓度和温度)是影响塑料降解基因

分布的关键因子(P<0.05),解释了58.0%的方差;其
次是社会经济指数,解释14.8%的方差,说明人类活

动对污水微生物塑料降解基因分布有一定影响.此
外,与普氏分析结果一致,细菌群落对塑料降解基因

分布的影响较小,仅解释了5.2%的方差.如图3(b)的
Mantel检验结果所示,K+和SO42-质量浓度是影响

人工合成塑料降解基因分布的关键因子(P<0.05),

然而水质参数与天然塑料降解基因分布之间无显著

相关性.

表1 样品水质参数

Tab.1 Parametersofsamplewaterquality

参数 范围 中位数

t/℃  8.5~18.5 13.8
EC/(μS·cm-1) 175.8~668.0 381.0
pH 3.37~7.60 7.24

ρ(DO)/(mg·L-1)  0.30~8.63 2.48

ρ(TDS)/(mg·L-1) 176~670 384

ρ(Na+)/(mg·L-1) 11.86~44.41 19.98

ρ(NH4+)/(mg·L-1) 0.79~9.23 4.14

ρ(K+)/(mg·L-1) 2.04~8.19 4.95

ρ(Mg2+)/(mg·L-1) 1.67~10.03 3.50

ρ(Ca2+)/(mg·L-1) 18.32~45.86 28.85

ρ(F-)/(mg·L-1)  0~4.17 0.19

ρ(NO2-)/(mg·L-1)  0~1.48 1.04

ρ(SO42-)/(mg·L-1) 4.88~32.37 12.40

ρ(NO3-)/(mg·L-1) 0.14~1.38 0.17

ρ(PO43-)/(mg·L-1) 0.001~2.277 0.637

ρ(TN)/(mg·L-1) 2.88~24.70 6.62

 注:TDS表示溶解性固体.

2.3 塑料降解基因的主要宿主鉴定

在本研究中,宏基因组组装分析共获得19138412
条contigs序列(长度≥500bp),从中检测出220条含

有一个或多个塑料降解基因的contigs.进而通过
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Kraken2分类分析鉴定这220条contigs的物种分类

(塑料降解基因的宿主),将其分为人类病原菌和非病

原菌,分别选取丰度排名前20的contigs进行分析.分
析结果[图4(a)]表明:西藏污水厂进水中共分布有4种

携带塑料降解基因的病原菌contigs,丰度排名前20的

病原 菌contigs均为约翰不动氏菌(Acinetobacter
johnsonii),它们都携带人工合成同链塑料降解基因;
在非病原菌中,丰度前20的contigs隶属于假单胞菌

(12条contigs)、Symbiopectobacteriumpurcellii、食
酸菌属(Acidovorax)、嗜冷杆菌属(Psychrobacter)和

丛毛单胞菌属(Comamonas),其中S.purcelliicontig
在察隅污水厂进水样品中呈现显著高丰度特征.

进一步对上述40条病原菌和非病原菌contigs携

带的塑料降解基因开展序列相似性分析.分析结果

[图4(b)]表明:病原菌和非病原菌contigs携带的塑

料降解基因的序列相似性较低(氨基酸水平),而不同

约翰不动氏菌contigs携带的塑料降解基因则较为相

似;非病原菌contigs携带的塑料降解基因表现出同

一宿主内的塑料降解基因相似度较高,但不同宿主之

间携带的塑料降解基因的相似度则较低.

标红色字体为人类病原菌;不同色块代表可表达不同种类塑料降解酶的塑料降解基因.

图4 各点位携带塑料降解基因的丰度排名前20的病原菌和非病原菌丰度热图(a),以及存在于相应contig上

塑料降解基因的序列相似度热图(b)

Fig.4 Heatmapoftheabundanceofthetop20pathogenicandnon-pathogenicbacteriacarryingplasticdegradinggenesateach
site(a),andheatmapofsequencesimilarityofplasticdegradinggenespresentonthecorrespondingcontig(b)

3 讨论与结论

3.1 多重因素影响污水微生物塑料降解基因

的分布格局

  本研究对西藏地区市政污水厂进水中微生物塑

料降解基因的地理分布格局开展较为全面的分析.结
果显示,天然PHA降解基因的丰度最高,与之前研究

中亚热带河口塑料降解基因主要以降解多种天然塑

料基因为主的情况有所不同[18].这可能是由于西藏地

区与东部沿海区域在自然环境特征、经济发展水平和

人类活动强度等方面存在差异.实际上,已有研究证

明人类活动会影响区域环境变化,从而导致不同城市

化水平地区的细菌和病毒群落的变化[23].这些发现揭

示了人类活动对不同地区污水厂微塑料菌群分布的

重要影响,从侧面揭示了经济发展水平差异可能导致

不同地区塑料降解基因的优势宿主差异,从而影响塑料

降解效率和塑料污染的程度.本研究中方差分解分析显

示,社会经济指数可解释14.8%的塑料降解基因分布

变异,进一步佐证了人类活动对污水系统塑料降解菌群

分布的关键调控作用.但本研究发现塑料降解基因的生

物地理分布与细菌群体无显著相关性,且水质参数对其

影响较小,这与其他研究不同.其他学者认为微生物在

塑料降解中扮演着关键角色,特定细菌群体中存在着一

系列具有塑料降解潜力的基因,这些基因的分布受到微

生物群落结构和环境因子的影响[24].相关性分析结果

·345·



厦门大学学报(自然科学版) 2025年

http:∥jxmu.xmu.edu.cn

显示,仅有两个环境因子(K+和SO42-质量浓度)与人

工合成塑料降解基因分布呈现显著相关性,其余环境因

子对塑料降解基因的分布影响较小.K+和SO42-质量

浓度也可能在一定程度上影响这些特定微生物群体的

生长和代谢活性,进而影响塑料降解基因的分布.有研

究证实SO42-还原过程会显著改变微生物群落组成.例
如,聚乳酸微塑料处理的红树林沉积物中,脱硫弧菌

(Desulfovibrio)的相对丰度增加,同时与硫循环相关的

功能基因(如硫酸盐还原、硫氧化基因)显著富集[25].这
类群落演替可能为携带塑料降解基因的微生物提供生

态位优势.

3.2 人类病原菌是塑料降解基因的重要宿主

由于塑料制品在居民日常生产生活中广泛应用,市
政污水厂已成为微塑料的分布热区[26-27].微塑料因其表

面特性成为微生物的良好载体,污水环境中的微塑料表

面普遍附着具有复杂结构的生物膜.值得注意的是,污
水系统因富含人类排泄物而携带大量肠道菌群和病原

微生物,导致污水微塑料生物膜中人类病原菌的丰度较

高[28].而人类病原菌和微塑料之间的密切关联机制可

能导致其通过进化或水平基因转移获得及传播塑料降

解基因,进而使微生物降解菌可以通过降解塑料获得碳

源和能源.这可能是西藏地区市政污水厂进水中塑料降

解基因的优势宿主之一是人类病原菌(如约翰不动氏

菌)的主要原因.尽管病原菌的塑料降解能力可能对缓

解环境污染具有潜在价值,但需警惕其带来的生态风

险.塑料降解病原菌可能通过降解塑料来获得额外碳

源,从而提升其环境适应能力,可能延长其在环境中

的存活时间并扩大传播范围,从而形成公共卫生安全

隐患.有研究发现,约翰不动氏菌在经过污水处理后

丰度显著增加,意味着在污水系统中该病原菌可能具

有竞争优势,因此其丰度比例在出水中也相应上

升[29].这可能与约翰不动氏菌广泛携带塑料降解基因

有关,建议后续研究进一步评估塑料降解功能对病原

菌赋存特征的影响.序列相似性分析表明,病原菌和

非病原菌携带不同的塑料降解基因家族,说明塑料降

解基因的分布可能还具有一定的宿主特异性,污水微

生物更可能通过进化而非水平基因转移获得特定的

塑料降解基因.普氏分析和方差分解分析的结果进一

步支持了这一推测.这可能是塑料降解基因仅被少数

特定菌群携带(220/19138412contigs)所致.
本研究表明丰度排名前20的携带塑料降解基因

的病原菌宿主都与人工合成同链塑料相关联,这可能

与人工合成同链塑料的特性密切相关.人工合成同链

塑料在现代社会中得到广泛应用,其独特的表面特性

和疏水性可能导致病原菌更倾向于选择这类塑料作

为生长基质[30].已有研究证实,聚苯乙烯和聚乙烯等

人工合成同链塑料表面会显著富集病原菌[31-32].塑
料,尤其是人工合成同链塑料的降解过程可能导致病

原菌的富集,甚至会加剧病原菌在环境中的扩散,因此

人们应关注其在降解过程中潜在的生态风险.未来的研

究应该着重于探究如何有效监测和控制携带塑料降解

基因的病原菌在生态系统中的传播,以及如何减少人工

合成同链塑料对环境和生物多样性的不良影响.
综上,地区的经济发展水平和人类活动可能会影

响塑料降解基因的赋存情况;此外,一些病原菌,特别

是携带特定塑料降解基因的约翰不动氏菌等,可能在

塑料降解过程中发挥关键作用.本研究有望为深入认识

高海拔地区的微生物塑料降解功能潜力提供新见解,为
后续开发高效的微生物降解技术提供基础参数.
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